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【研究目的】アーキアは分子系統的にユーカリアに近縁であり、遺伝子の配列や転写機構にユーカリア
の特徴を有する。しかし、リボソームは 70S であり、翻訳開始に SD 配列を利用するなど翻訳メカニ
ズムは、バクテリアに近いと考えられている。バクテリアの多くは、栄養分が枯渇すると 70S リボソ
ームを二量体化させた 100S リボソームを形成し休眠状態となる。このリボソームの二量体化、及び翻
訳不活性化には RMF (Ribosome Modulation Factor) 、HPF (Hibernation Promoting Factor) という
2つのタンパク質因子が関与することが知られている。しかしながら、アーキアには RMFやHPFのオ
ルソログは存在しておらず、100S リボソームの形成は、バクテリア特有の現象なのかアーキアにも見
られるのか明らかになっていない。そこで本研究では、アーキアとして好塩性アーキア Halobacterium 
salinarum、好熱好酸性アーキア Sulfolobus tokodaii、超好熱性アーキア Thermococcus kodakarensis 
に注目し、生育状態の変化に伴うリボソーム超分子構造の変化を調べた。また、バクテリアとして超好
熱性細菌 Thermotoga maritima、超好熱性細菌 Thurmus thermophilus、大腸菌 Escherichia coli の
リボソーム構造の変化も検討した。特に、T. maritima はゲノム上に RMFを持たず HPF のみが存在
している。そこで本菌におけるリボソーム休止機構の機能の解明を目的として、各生育ステージでのリ
ボソーム構成タンパク質を検証している。 
【実験方法】各細胞の対数増殖期及び定常期(後期)の細胞を取得した。各細胞を破砕後、超遠心により
粗リボソームを得て、30-50% スクロース溶液を用いた密度勾配遠心法によりリボソームの分画を行っ
た。T. maritima の各リボソームの翻訳活性は、無細胞翻訳系による T. kodakarensis 由来キチナーゼ
の触媒ドメイン ChiAΔ4 の合成を行い、キチナーゼ活性を測定することにより評価した。また、RFHR
二次元電気泳動によりリボソーム構成タンパク質を分離させ、各リボソームに特異的なリボソーム構成
タンパク質を LC-MSにより同定した。同定されたタンパク質の遺伝子を大腸菌で高発現させ、組み換
え体として精製し、翻訳活性に及ぼす影響を検討した。 
【実験結果と考察】今回検討したすべてのアーキアでは、100S リボソームの形成を確認することが出
来なかった。しかし、今回検討した全てのバクテリアでは、100S リボソームの形成を確認することが
出来た。このことから、100S リボソームの形成はバクテリア特有の現象であり、アーキアでは生育段
階特異的にリボソームの超分子構造が変化しタンパク質合成の抑制を行っていないと考えられる。T. 
maritima における無細胞翻訳系による翻訳活性を測定した結果、定常期細胞では対数増殖期細胞に比
べて翻訳活性が低かった。また、定常期 100Sリボソームは対数増殖期 70Sリボソームに比べて翻訳活
性が著しく低かった。これらのことから、T. maritima は定常期にリボソームの二量体化を伴う翻訳の
休止が行われていると考えられる。次に、T. maritima における 70S、100S リボソーム画分に含まれ
る構成タンパク質を比較したところ、100Sリボソームの画分に 70Sリボソームにはない特異的なタン
パク質のスポットを確認した。このスポットを LC-MS により解析した結果、リボソームタンパク質以
外のタンパク質（TM0720、TM1705、TM0266）が同定された。このうち TM0266は塩基性タンパク
質であり、Staphylococcus aureus の 100S リボソームにも特異的に存在したタンパク質である。
TM0266 がリボソームの翻訳活性に何らかの影響を及ぼしていると考えられた。尚、T. maritima の
HPFオルソログである TM1607 は今回の実験方法では検出されなかった。これは、TM1607が負に荷
電していたために、RFHR二次元電気泳動法では捕捉できなかった可能性が考えられる。 
